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斑 地 锦 RT-qPCR 内 参 基 因 的 筛选 
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南昌 330031; 3. 南昌 大 学 抚州 医学 院 ， 江 西 抚州 344000) 
摘要 : 实时 荧光 定量 PCR CRT-qPCRO 的 前 提 条 件 之 一 是 具有 合适 的 内 参 基 因 。 为 筛选 班 地 
锦 CEuphorbia maculata L.) 合适 的 不 同 生长 期 不 同 组 织 RT-qPCR 内 参 基 因 ， 利 用 同 源 克 隆 
法 克隆 斑 地 锦 GAPDH. EF-la. act, UBQ. TUB-a. elF-4A, CYP 等 基因 片段 ，RT-qPCR 
检测 7 个 候选 内 参 基因 在 斑 地 锦 不 同 生 长 期 根 、 茎 、 叶 和 果实 中 的 表达 情况 ，geNorm、 
NormFinder 和 BestKeeper 等 生物 学 软件 对 各 候选 基因 表达 稳定 性 进行 评价 。 结 果 显 示 : 页 
隆 的 GAPDH, EF-la, act, UBQ. TUB-a., elF-44, CYP 基因 片段 为 729、808、753、422、 
233. 656, 313 bp, ^4) 242. 269. 250. 140. 77. 218. 103 个 氨基 酸 ， 与 其 他 植物 
相应 氨基 酸 序列 的 最 高 同 源 性 均 在 85% 以 上 。 综 合 3 个 分 析 软 件 对 各 生长 期 不 同 组 织 中 表 
ik 稳定 性 进行 的 评价 得 出 ， 表达 稳定 性 排名 为 
UBO>EF-1a>TUB-a>eIF-44>GAPDH>CYP>act。 因 此 ， 可 以 选取 UBO 作为 斑 地 锦 RT-qPCR 
分 析 的 内 参 基 因 ， 用 于 不 同 生长 期 基因 组 织 特异 性 表达 研究 。 
关键 词 : 斑 地 锦 ， 基 因 克 隆 ， 内 参 基因 ，RT-qPCR 
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maculata 
SONG Meiling!, HUANG Shenghe!*, CHEN Zujie?, ZOU Jiaxuan?, LIU Huansheng?, QUAN 


Wenjun? 


(1. Department of Basic Medicine, JiangXi College of Traditional Chinese Medicine, Fuzhou 
344000, Jiangxi, China; 2. Jiangxi Medical College, Nanchang University, Nanchang 330031, 
China; 3. Fuzhou Medical College, Nanchang University, Fuzhou 344000, Jiangxi, China) 
Abstract: The suitable reference genes is a prerequisite for real-time quantitative PCR (RT-qPCR). 
In order to provide a suitable reference gene for gene expression analysis using RT-qPCR in 
Euphorbia maculata, the GAPDH, EF-1a, act, UBQ, TUB-a, eIF-44, and CYP gene fragments 
were cloned with the method of homologous cloning. Subsequently, the expression patterns of the 
seven candidate reference genes were obtained by RT-qPCR in E. maculata, and the expression 
stability was assessed by geNorm, NormFinder, and BestKeeper. The results suggested that the 
fragment sequences of GAPDH, EF-1a, act, UBQ, TUB-a, elF-44 and CYP contained 729 bp 
(encoding 242 amino acids), 808 bp (encoding 269 amino acids), 753 bp (encoding 250 amino 
acids), 422 bp (encoding 140 amino acids), 233 bp (encoding 77 amino acids), 656 bp (encoding 
218 amino acids), and 313 bp (encoding 103 amino acids), respectively. And the seven amino acid 
sequences shared over 85% identity with other GAPDH, EF-1a, act, UBQ, TUB-a, elF-44, CYP 
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Therefore, UBQ could be selected as a reference gene for RT-qPCR in E. maculata using for gene 


expression analysis in various plant tissues at different growth stages. 
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1 材料 与 方法 


1.1 实验 材料 
斑 地 锦 种 子 由 江西 天 施 康生 态 中 药 种 植 
田 ， 经 江西 中 医药 高 等 
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种 植 于 南昌 
专科 学 校 药学 系 中 药 教研 室 鉴 定 为 斑 地 锦 。 


情况 , 利用 geNorm、NormFinder 和 BestKeeper 等 软件 对 各 候选 基因 
表达 研究 奠定 基础 
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表达 
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URRH 
为 3 株 以 上 的 混合 样品 ， 采 集 后 立即 置 -80 'C 冰 箱 备 


E3 个 以 上 


1.0 主要 试剂 与 仪器 

植物 总 RNA 提取 试剂 盒 (Spin Column Plant Total RNA Purification Kit? 、 胶 回收 试剂 
fx (SanPrep Column DNA Gel Extraction Kit) 、 引 物 合 成 、 测 序 等 ， 生 工 生 物 工 程 (上 海 ) 股 
份 有 限 公 司 ; 反 转 录 试 剂 盒 (PrimeScriptrM RT Reagent Kit with gDNA Eraser) ~ RICE E 
PCR 试剂 (PrimeScriptrM RT Master Mix) 等 , 宝生 物 工 程 (大 连 ) 有 限 公 司 ; Pfu 酶 (TransStart@ 
FastPfu DNA Polymerase) , Taq 酶 ， 工 载体 CpEASYG&-Blunt Simple Cloning Kit) ， 北 京 全 
式 金 生物 技术 有 限 公 司 。 

普通 PCR [X (T100TM Thermal Cycler) 、 荧 光 定 量 PCR 仪 CCFX96 Real-Time) 等 ， 美 
E| Bio-Rad 公司 。 超 微量 分 光 光 度 计 CNanoDrop One) ， 美 国 Thermo Scientific 公司 。 
1.3 实验 方法 
1.3.1 总 RNA 的 提取 和 cDNA 的 合成 

斑 地 锦 不 同 生 长 期 根 、 葵 、 叶 、 果 实 总 RNA 的 提取 和 cDNA Hr x ERE UR S Uo Hj 
书 操作 。 总 RNA 提取 后 通过 琼脂 凝 股 电泳 检测 RNA 的 质量 ， 并 用 超 微 量 分 光 光 度 计 测定 
RNA 浓度 ， 以 保证 后 续 实 验 的 进行 。 
1.3.2 引物 设计 

在 GenBank 中 查询 相关 序列 ， 尤 其 是 同 科 植 物 葛 麻 (Ricinus communis) ~ RIR 

CJatrophacurcas) 和 橡胶 树 (Hevea brasiliensis) 等 的 GAPDH, EF-la, act, UBO、TUB-a、 

elF-44. CYP 的 基因 序列 ， 比 对 找 出 高 度 保守 区 段 ， 分 别 设 计 克 隆 斑 地 锦 相 关 基 因 的 简 并 引 
物 。 后 续 根 据 测 序 结 果 ， 利 用 Primer Premier 5.0 软件 分 别 设计 RT-qPCR 引物。 本 实验 所 用 
引物 见 表 1 。 


c 表 1 基因 片段 克隆 引物 和 qPCR 引物 


Table 1 Cloning and qPCR primer sequences for candidate reference genes 


退火 温度 LER AZ. rig 
引物 名 称 引物 序列 Annealing À a le. FÈ 
Primer name Primer sequence (5' —3' ) temperature Tagment eng Remark 
('C) (bp) 
一 GAPDH-F MGTTCATGGTCAVTGGAAGC 56 730 克隆 基因 片段 
( Cloning for Gene 
-- GAPDH-R CAATTCCWGCCTTGGCATC 
-— fragment 
EF-la-F YTGYTGYAACAAGATGGATGC 56 805 克隆 基因 片段 
Cloning for Gene 
EF-10-R GATCCTTCTTCTCAACACTCTT 
fragment 
act-F CTGGATTTGCTGGAGATGATG 57 750 克隆 基因 片段 
Cloning for Gene 
act-R ATTTCATGATGGAGTTGTAAGTGG 
fragment 
UBQ-F ATGCAGATCTTYGTGAARACCCT 57 420 克隆 基因 片段 
Cloning for Gene 
UBQ-R CAGTAGTGGCGRTCGAAGTGGT 
fragment 
TUB-a-F TGARCCHTCDTCYATGATGG 51 240 克隆 基因 片段 
Cloning for Gene 
TUB-a-R CAHACAGCYCTYTGMACCTT 
fragment 
eIF-4A-F GAGCTDGCHCAGCARATTGAGAARGT 58 650 克隆 基因 片段 
Cloning for Gene 
elF-4A-F AGDGARACYTGYTGVACRTCRATACC 


fragment 


ChinaXiv 合 作 期 刊 


CYP-F GAGAACTTCMGGGCNCTC 53 310 克隆 基因 片段 
Cloning for Gene 
CYP-R CTGSCCGAACACGACG 
fragment 
cDNA 合成 
Oligo(dT)is TTTTTTTTTTTTTTTTTT 
synthesis of cDNA 
GAPDH-qF TGATCTCACAGTCAGGCTCG 55 147 RT-qPCR 
GAPDH-qR TGACCTGCTGTCGCCAAC 
EF-la-qF CCTCCCACATTGCTGTCAAG 55 167 RT-qPCR 
EF-la-qR ATGGAGGGTACTCAGAGAAGG 
act-qF CCACTGGTATTGTTCTGGAC 53 169 RT-qPCR 
act-qR. TGCGGTTGTGGTGAAAGAGT 
UBQ-qF ATAACCCTCGAGGTCGAGTC 53 166 RT-qPCR 
UBQ-qR TGGAGAGTGGACTCCTTCTG 
TUB-a-qF TGCCTCATGTACCGTGGTG 55 178 RT-qPCR 
TUB-a-qR ACAGCTCTTTGAACCTTGGC 
eIF-4A-qF TCTTCCAGTTGCTACCAACC 53 189 RT-qPCR 
eIF-4A-qF GTCTCGAGCTTCCACTCTTC 
CYP-qF AAGCCTCTCCACTACAAAGG 53 162 RT-qPCR 
CYP-qR GAATTCCAGGACCGGTGTG 


1.3.3. 候选 内 参 基因 片段 的 克隆 与 分 析 

PCR 反应 体系 (25 uL) : 5xGC Buffer 5 uL, dNTPs (各 2.5 mmol。L-1) 2.5 hnL， 简 并 
引物 F C10 umol * LO 、R (10 umol * LO £& 1 uL; cDNA FS 1 uL, Pfu f (5U * uL 
0.3 uL, KE ddH2O 14.2 uL. F 382& fF: 94 C 5 min; 94 'C 30s， 相 应 退火 温度 30s, 72 C 
60s, 30 个 循环 ，72 C 5 min. PCR 产物 用 1.5% 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 进行 检测 ， 目 的 片段 的 回 
收 纯化 按照 试剂 盒 操作 说 明 进 行 。 将 回收 的 DNA 片段 连接 工 载体 后 转化 大 肠 杆菌 DH50, 
菌 液 PCR 鉴定 阳性 克隆 ， 送 测序 。 所 得 序列 在 GenBank 中 进行 Blast 比 对 。 
1.3.4 RT-qPCR 引物 检测 与 熔 解 曲线 分 析 
为 检验 引物 特异 性 ， 排 除 引 物 二 聚 体 及 非特 异性 扩 增 产物 对 结果 的 影响 ， 用 相应 引物 
© qF. qR 进行 普通 PCR， 然 后 进行 RT-qPCR， 再 加 热 RT-qPCR 产物 从 65 'C $95 "C, 4f 
0.5 'C f ER 5 s Er | 1 次 亦 光 强度 以 获取 熔 解 曲线 。RTqPCR 反应 体系 (20 uL):2xSYBR Green 
qPCR Master Mix 10 uL, 51% qF C10 umol ° L!) 、qR (10 umol * L!) 4 0.4 uL, cDNA 
模板 2 uL, KEI ddH2O 7.2 uL; 扩 增 条 件 : 95 C 5 min; 95 C 30 s, 相应 退火 温度 30 s, 72 C 
30s, 40 个 循环 。 
1.3.5. 候选 内 参 基 因 的 筛选 

分 别 将 样品 总 RNA 的 反 转 录 产 物 cDNA 作为 模板 ， 进 行 RT-gPCR 扩 增 ，geNorm、 
NormFinder 和 BestKeeper 软件 对 3 个 候选 内 参 基 因 表 达 稳 定性 进行 评估 。 将 Ct 值 转化 为 相 
对 表达 量 ( 吴 建 阳 等 ,2017), 按照 公式 Q2 Ct min - Cisamplo) 进 行 转化 ,用 于 geNorm 和 NormFinder 
软件 分 析 ，BestKeeper 软件 直接 输入 Ct 值 进行 分 析 ， 最 后 进行 综合 排名 ， 得 出 最 适合 斑 地 
锦 不 同 生 长 期 基因 组 织 特异 性 表达 研究 的 内 参 基因 。 


2 结果 与 分 析 


2.1 候选 内 参 基因 片段 的 克隆 与 分 析 
以 总 RNA 反 转 录 所 得 到 的 cDNA. 为 模板 , 相应 简 并 性 引物 F、R 为 引物 进行 PCR 扩 增 ， 


扩 增 产物 大 小 符合 预期 (图 1) 。 对 其 测序 后 显示 ， 殉 隆 的 GAPDH, EF-la. act. UBQ. 

TUB-a. elF-4A, CYP 基因 片段 为 729、808、753、422、233、656、313 bp， 分 别 编码 242、 
269、250、140、77、218、103 个 氨基 酸 。 将 氨基 酸 序 列 在 GenBank 中 Blastp 后 ，GAPDH、 
EF-1a、act、UBQ、TUB-a、elF-4A、CYP 4 3l E | Ei GAPDH (XP023733724) 、 曹 麻 EF-1a 
(XP002518073) 、 荔 枝 act CADV17460) ~ i SJ E UBQ CGFZ13847.1) ~ KÆ TUB-a 
(CAB76917.1) 、 玉 米 eIF-4A (U17979.1) 、 油 桐 CYP CARV78452.1) 的 同 源 性 为 95%、 
99%、100%、99%、99%、87%、86% 。 将 相应 核 苷 酸 序 列 登录 到 GenBank， 获 得 登录 号 
EmGAPDH (MT044466) . EmEF-1 a (MT044465) . Emactin (MT044464) . EmUBQ 
(MW815120) ~ EmeIF-4A (MW815119) , EnTUB- a (MW815118) , EnCYP (MW815117). 
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M. Marker: 1. GAPDH; 2. EF-1a; 3. act: 4. UBQ; 5. TUB-a: 6. elF-4A4 T. CYP. 
1 克隆 引物 PCR 扩 增 候选 基因 的 结果 


Fig. 1 PCR products of candidate reference genes using primers, F and R 


2.2 RT-qPCR 引物 检测 与 熔 解 曲线 分 析 
用 相应 引物 qF. qR 进行 普通 PCR 扩 增 ， 产 物 长 度 与 预期 一 致 〈 图 2) 。 将 荧光 定量 
RT-PCR 产物 进行 熔 解 曲线 分 析 ， 各 基因 引物 的 燃 解 曲线 均 显示 单 峰 〈 图 3) 。 以 上 结果 表 
明 ， 本 实验 所 设计 定量 引物 无 引物 二 聚 体 及 非特 异性 扩 增 ， 可 用 于 后 续 的 RT-qPCR 分 析 。 

bp M 1 2 3 4 5 6 7 


M. Marker: 1. GAPDH; 2. EF-1a; 3. act; 4. UBQ; 5. TUB-a; 6. elF-44; T. CYP. 
2 克隆 引物 PCR 扩 增 候选 基因 的 结果 
Fig. 2 PCR products of candidate reference genes using primers, qF and qR 
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o 7s so E 
温度 Temperature, Celsius 


A. GAPDH; B. EF-1a; C. act; D. UBQ; E. TUB-a; F. elIF-44; G. CYP. 


3 候选 基因 


熔 解 曲线 


Fig. 3 Melting curves of candidate reference genes 


2.3 候选 内 参 基因 的 Ct 值 分 析 


对 斑 地 锦 不 同 生 长 期 各 组 织 〈 根 、 葵 、 叶 和 果 ) 的 cDNA 样品 进行 RT-qPCR 扩 增 ， 运 
用 Ct 值 评估 各 内 参 基因 的 表达 量 ，Ct 值 与 其 表达 量 成 反比 ， 即 Ct 值 越 小 ， 表 达 量 越 高 。 
内 参 基 因 的 表达 值 排序 为 : EF-la»TUB-a»elF-44» UBQ» CYP» GAPDH»act, Ct 值 分 别 为 
17.04—19.55.18.52—21.81418.58—22.04. 20.19—22.90, 20.63 —24.99.21.85—24.95.24.44— 
2926 (K4) 。3 次 重复 之 间 各 内 参 基 因 的 表达 量变 动 较 小 ， 且 表达 量 都 不 是 恒定 不 变 的 。 
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A. GAPDH; B. EF-1a: C. act; D. UBQ; E. TUB-a; F. elF-4A G. CYP. 
4 内 参 基因 在 各 生长 期 不 同 组 织 样品 中 的 RT-qPCR Ct 值 


Fig. 4 Ct values of RT-qPCR for candidate reference genes in various tissues at different 


growth stages 


2.4 候选 内 参 基因 表达 稳定 性 分 析 


2.4.1 geNorm 软件 


geNorm 软件 i 


分 析 
通过 计算 稳定 系数 M 来 分 析 基 因 表 达 稳 定性 ，M 值 越 小 ， 稳 定 怕 


个 候选 内 参 基 因 


除了 act 外 在 不 同 组 织 中 表达 的 M 值 都 小 于 L5. FE M 


UBQ7TUB-a^EF-la»elF-44» GAPDH»CYP»act ( 表 2) 。 


E 越 好 。7 
排名 为 


K 2 geNorm 分 析 内 参 基因 在 各 生长 期 不 同 组 织 中 的 表达 稳定 性 


Table 2 The expression stability of candidate reference genes analyzed by geNorm 


MED M fH 排名 
Gene M value Rank 
UBQ 0.824 1 
TUB-a 0.899 2 
EF-la 0.915 3 
elF-4A 0.944 4 
GAPDH 0.955 5 
CYP 1.165 6 
act 1.649 7 


2.4.2 NormFinder 软件 分 析 


与 geNorm 类 似 ，NormFinder 软件 也 是 基于 各 候选 内 参 基 因 的 M 值 ， 通 过 方差 评估 其 
表达 稳定 性 。 经 NormFinder 软件 分 析 ，7 个 内 参 基 因 在 各 组 织 中 的 表达 稳定 程度 存在 差异 ， 
FEM 值 大 小 排序 为 UBQ»TUB-o^EF-1a»elF-44»GAPDH»CYP»act ( 表 3) > UBQ HIM f 


最 低 ， 总 体 稳 定性 最 好 。 


表 3 NormFinder 分 析 内 参 基 因 在 各 生长 期 不 同 组 织 中 的 表达 稳定 性 


Table 3 Expression stability of candidate reference genes analyzed by NormFinder 


基 基 M 值 


排名 
Rank 


Gene M value 
UBO 0.190 
TUB-a 0.347 
EF-la 0.419 
elF-4A 0.427 
GAPDH 0.443 
CYP 0.588 


1 


Ae ù N 


act 1.075 


2.4.3 Bestkeeper 软件 分 析 


BestKeeper 直接 根据 各 基因 的 Ct 值 ， 计 算 标准 1 
系数 (coefficient of variation, CV) 来 评估 各 内 参 
因 有 具有 较 小 的 SD fü fl CV fli. BestKeeper 分 析 的 基因 表达 稳定 性 排名 为 : 
EF-la>UBQ>eIF-44>GAPDH>TUB-a>CYP>act C 4) 。 其 中 ,EF-1la、UBO、elIF-44 的 SD 


直 和 CV 值 比较 相近 ， 表 达 都 相对 稳定 。 


mÆ (standard devialion, SD) 和 和 变异 
基因 的 稳定 性 。 一 般 来 说 ， 稳 定 的 内 参 基 


K 4 BestKeeper 分 析 内 参 基因 在 各 生长 期 不 同 组 织 中 的 表达 稳定 性 


Table 4 The expression stability of candidate reference genes analyzed by BestKeeper 


基因 SD 值 CV fH 排名 
Gene SD value CV value Rank 
EF-la 0.79 4.36 1 
UBQ 0.80 3.81 2 
elF-4A 0.81 4.10 3 
GAPDH 0.98 4.23 4 
TUB-a 1.01 5.02 5 
CYP 1.05 4.56 6 


act 1.16 4.40 7 


2.4.4 综合 分 析 

由 于 各 内 参 基因 在 3 个 软件 中 的 排序 略 有 差异 , 故 运 用 几何 平均 值 算 法 进行 各 候选 内 参 
基因 的 综合 排名 ， 内 参 基因 几何 平均 值 越 低 ， 则 其 稳定 性 越 好 。 各 内 参 基 因 在 斑 地 锦 不 同 生 
长 期 的 不 同 组 织 中 表达 稳定 性 综合 排名 为 UBO>EF-1a>TUB-a>elF-44>GAPDH>CYP>act 
表 5) 。 


n 


de 5 各 内 参 基因 在 各 生长 期 不 同 组 织 中 表达 稳定 性 综合 排名 


Table 5 The overall ranking of expression stability of candidate reference genes 


EE DX 几何 平均 值 综合 排名 
Gene GeNorm — NormFinder Bestkeeper Geometrical mean Comprehensive rank 
UBQ 1 1 2 133 1 
EF-la 3 3 1 2.33 2 
TUB-a 2 2 5 3.00 3 
eIF-44 4 4 3 3.33 4 
GAPDH 3 5 4 4.67 5 
CYP 6 6 6 6.00 6 
act 7 7 7 7.00 7 


地 锦 草 是 中 医 、 维 医 、 蒙 医 常 用 药材 ， 主 要 含有 黄酮 类 、 槛 类 、 酚 酸 类 和 生物 碱 类 等 ， 
其 中 榭 皮 素 含量 作为 其 质量 标准 ， 目 前 ， 斑 地 锦 的 分 子 生 物 学 相关 研究 少见 报道 。 本 研究 首 
Uu T Pp GAPDH, EF-Ia. act». UBO, TUB-a. elF-4A4. CYP 等 常用 的 传统 内 参 基 
因 片 段 ， 并 作为 候选 内 参 基 因 进 行 RT-qPCR， 分别 用 geNorm. NormFinder 和 Bestkeeper 1f 
价 在 各 生长 期 〈 苗 期 、 花 期 、 果 期 ) 根 、 茎 、 叶 和 果实 中 的 表达 稳定 性 。 本 实验 中 ， 各 候选 
内 参 基 因 在 不 同 生 长 期 各 组 织 中 的 表达 丰 度 除 act 外 都 较 高 ，Ct [LEE 25 以 下 , 符合 要 求 。 
由 于 3 个 评估 软件 采用 不 同 统计 学 算法 , 分 析 结 果 通 常 存在 差异 , 需要 综合 分 析 得 到 最 适合 
的 内 参 基因 (Kiarash et al., 2018; Zhongetal,2019) ， 其 中 geNorm 和 NormFinder 的 分 析 
结果 较为 一 臻 ，UBO、7TUB-a、EF-1a、elIF-44、GAPDH 的 M 值 都 <1， 比 较 稳定 ， 但 最 佳 
内 参 基因 为 UBO, 而 Bestkeeper 评价 结果 与 前 二 者 略 有 差异 , EF-1a、UBO、 elF-44. GAPDH 


的 SD 值 <1， 该 软件 筛选 的 最 优 内参 基 因为 EF-1a， 而 UBO 和 eIF-44 表达 也 比较 稳定 ， 与 
EF-1o 没 有 明显 差异 。UBQ 是 泛 素 蛋白， 与 重 白 质 调 节 系 统 有 关 ， 参 与 细胞 代谢 过 程 ， 是 各 
用 的 内 参 基因 , 在 许多 植物 中 得 到 应 用 ,例如 分 析 芍 药 花 准 不 同 发 育 时 期 和 不 同 组 织 的 基因 
表达 时 可 选用 UBO 作为 内 参 基因 〈 李 健 ，2017) 。EF-1a 是 转录 延伸 因子 a 亚 基 基因 ， 在 真 
核 生物 中 参与 转录 控制 、 凋 亡 以 及 信号 转 导 等 一 系列 重要 的 生命 活动 过 程 , 也 是 较为 常用 的 
内 参 基因 ， 在 朱 顶 红 不 同 组 织 中 表达 较 稳 定 〈 刘 晓 婷 等 ，2018) . GAPDH, act. TUB-a. 
elF-4A. CYP 等 不 是 斑 地 锦 各 生长 期 不 同 组 织 RT-qPCR 的 合适 内 参 基 因 ， 但 在 其 他 一 些 植 
物 中 可 能 稳定 表达 ， 这 也 证 明 在 不 同 植物 或 不 同 实验 条 件 下 进行 RT-qPCR 有 必要 对 内 参 基 
因 进行 筛选 与 评估 (Kozera & Rapacz, 2013) 。 因 此 ， 若 研究 斑 地 锦 不 同 生 长 期 基因 组 织 特 
异性 表达 时 ， 可 以 选取 UBO 作为 内 参 基 因 ， 如 果 选 择 内 参 基因 组 合 ,， 则 UBO 和 EF-1a 较 为 
合适 。 此 结果 为 后 续 斑 地 锦 分 子 生 物 学 相关 研究 提供 了 便利 条 件 。 当 然 ， 随 着 斑 地 锦 基 因 发 
掘 和 表达 研究 的 深入 ， 不 排除 会 出 现 更 稳定 的 内 参 基 因 。 
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